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摘 要 ARZALHRHARM oD, PATIO R ( Trachypitherus cepuscudus), MOR (Tutus), 
KEH (Semnopithecus entellus), RIAR (T. francasi), ARR (T.f. leucocephalus) 共 13 个 个 体 的 随机 扩 增 
DNA 多 态 。 用 于 检测 的 加 个 随机 引物 中 有 OSPR, RERPERSLHARA De, MHR AAH 
猴 亲 缘 关 系 最 近 , 且 两 者 都 不 是 单 系 群 。 白 头 叶 狼 3 SRR 6 的 亲缘 关系 比 与 白头 叶 猴 1、2 的 更 近 。 根 据 系统 树 
中 的 关系 对 群体 进行 了 +t 检验 ， 结 果 显 示 : 在 3% 水 平 上 ， 和 白头 呈 猴 与 黑 叶 猴 有 显著 差异 ; 然而 ， 在 同样 的 水 平 上 白 
头 叶 狼 1、2、3 和 黑 叶 猴 6、2、3 组 成 的 群体 也 显著 区 别 于 黑 叶 狼 1、4、5 组 成 的 群体 。 系 统 树 和 : 检验 结果 表明 ， 
白头 叶 猴 与 黑 叶 狼 之 间 遗 传 差 异 水 平 较 低 ， 近 期 两 者 之 间 可 稻 存 在 基因 流 。 结 合 形态 学 特征 和 地 理 分 布 特 点 ,结果 支 


持 白头 叶 猴 可 能 是 黑 叶 狼 的 一 个 亚 种 的 观点 。 


ASNA MHB. AAE, EF., MILEA DNA (RAPD) 


中 图 分 类 号 Q959 .848 


WÈ ( Trachypithecus francoisi) 是 1898 年 
Posatgues 根据 采集 于 中 国 广西 南部 龙 州 的 标本 确 
定 的 ， 在 老挝 中 部 、 越 南 中 部 和 西北 部 以 及 中 国 广 
西 、 贵 州 和 重庆 地 区 均 有 分 布 。 

1952 年 ， 在 中 国 广西 西南 发 现 了 白头 叶 猴 。Tan 
(1957) 将 其 订 为 一 个 新 种 Preshytis leucocephalus, Mi 
李 致 祥 等 (1980) 据 地 理 分 布 认 为 Tan 发 现 的 新 种 仅 
是 黑 叶 猴 的 亚 种 (P.f. Lewcocephaius ). Brandon-Jones 
(1984) 同意 广西 西南 的 白头 叶 猴 是 区 别 于 黑 叶 猴 的 
一 个 新 种 ， 而 许多 学 者 并 不 接 爱 Brandon-Jones 的 观 
点 。 

白头 叶 次 的 分 布 区 仅 限 于 中 国 广西 南部 4 个 地 
区 ， 即 崇 左 、 龙 州 、 宁 明和 和 扶 绥 4 县 境内 ， 左 江 以 
南 、 明 江东 北部 ， 向 东南 未 达 十 万 大 山 。 其 分 布 区 
域 约 1 600 km’, HAM 200km’, FER 4 县 境 
肉 ， 白 头 叶 次 与 黑 叶 猴 分 别 以 明江 、 左 江 及 十 万 大 
山 为 分 布 界限 ( 李 致 祥 等 ，1980; 卢 立 仁 等 ， 
1991). 

以 上 涉及 的 观点 均 是 基于 形态 党 特征 和 地 理 分 
布 特点 ,分 子 水 平 上 的 新 证 据 将 有 助 于 探讨 白头 叶 
猴 的 系统 进化 和 分 类 地 位 。 


随机 扩 增 多 态 DNA (RAPD) 分 析 技 术 常 用 于 
研究 近 缘 种 间或 种 内 系统 进化 尖 系 (Welsh, 1990; 
William 等 ，1990)。 这 种 方法 使 用 单一 随机 引物 通 
it PCR 扩 增 基因 组 DNA 片断 。 分 析 RAPD 标记 
不 需要 DNA 克隆 、Southern 转移 或 带 标 记 的 DNA 
探 针 杂交 ， 电 泳 后 使 用 EB 染色 就 可 以 记录 RAPD 
标记 。 前 人 的 工作 表明 ， 在 群体 到 种 甚至 属 水 平 检 
测 核 酸 变异 和 群体 分 化 方面 ，RAPD 是 一 种 快速 、 
准确 和 灵敏 的 技术 (Demeke 等 ，1992;， Koller 等 ， 
1993; Stilles 等 ，1993; Welsh Æ. 1991), 

为 了 阐明 白头 叶 猴 和 黑 叶 夕 的 分 化 关系 ， 本 文 
HRA RAPD 技术 对 上 述 问题 进行 研究 。 


1 材料 和 方法 


样品 取 自 13 个 动物 个 体 ( 表 1)。 紫 面 叶 猴 和 
KARA DNA 样品 来 自 圣 地 亚 哥 动 物 园 ， 黑 叶 
猴 和 白头 叶 次 的 肝脏 样品 来 自 中 国 科 学 院 昆 明细 胞 
库 ， 血 液 样 品 采 自 广西 扶 绥 。 

1.1 DNA 的 提取 
1.1.1 血样 ”从 每 个 动物 个 体 抽取 3mL 血液 ， 
1000 rpm 离心 10 min 分 离 血 桨 、 红 细胞 和 淋巴 细 
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胞 。 基因 组 DNA 从 淋巴 细胞 层 提取 。 加 入 0.4 
mLDNA 提取 缓冲 被 (10 mmol/L Tris-HCl, 10 
mmol/L, EDTA, 10 mmol/L NaCl, 1.0% SDS,0.2 
mg/mL Æ Ai K, pH 8.0) 1.5 mL Eppendorf 管 ， 
IRS], BME S6T 消化 6 一 8h。 加 入 0.5 mL 
A A SESS HEH 24h, WE 3000 g 离心 10 min, 上 相 
液 倒 人 新 管 ,加 入 0.5 mL eR - 氯仿 (1:1) 混 多 ， 


12h 后 离心 ,上 相 液 转 入 新 管 并 加 入 0.5 mL 氯仿 
混 鲜 。12h 后 离心 。 上 相 液 移入 新 管 ,加 1V 异 丙 
RULE DNA, KH DNA 沉淀 在 70% 酒精 中 洗涤 
后 干燥 。DNA BA TE(10 mmol/L. Tris-HCl, 1 
mmol/L EDTA ,pH 8.0) ,借助 紫外 分 光 光 度 计 使 其 
浓度 调 为 0.5 pe/pL, DNA 最 后 稀释 到 10 ng/ul ` 
用 于 RAPD 反应 。 


21 本 研究 所 用 样品 
Table 1 Samples used in the present stedy 


WH (species) 数量 (number) 
aE AGO (Phayre’ slangur) 2 
AXHA (white-headed langur} 3 
MHE {Francois”langur) 3+3 
RAR (purple-feced langur) 1 
KAHA (Hanuman langur} 1 
BH (total) 13 
1.1.2 肝脏 样品 取 约 1g 肝脏 切 碎 ， 其余 操 作 


同 1.1.1。 
1.2 基因 组 DNA 的 扩 增 

Taq-DNA 豪 省 酶 购 自 华美 生物 工程 公司 ,10 一 
BARRE TR kit 购 于 美国 Operon Technologies 
ARo PCR 反应 总 体积 为 10 uL, Et 10 mmol/L 
Tris-HCl, pH 8.9, 50 mmol/L MgCl, 100 mol/L 
dNTP,0.2 pmol/L 引物 、10 ng 基因 组 DNA 和 0.5 
单位 Taq-DNA X & i. DNA 扩 增 反应 在 
STRATAGENE. amplifier 上 进行 ,40 个 循环 如 下 进 
行 ; 94 Æ tE 1min, 36C 退火 1 min, 72 延伸 2 


户头 是 猴 ( 开 eeocephuyal 
[中 六 [| Yel 7 Fewcocephalas) 2 
EJT S dewcocephalus) 3 
Hu AE AT. frances) 6 
Bt pte (T francois) 2 
Se np ee (T francaise) 3 
















Wie dT francorsi) 1 

SHAE dT. framcoiss) 4 

See francolsi) S 

{qt Rut iT. crepuacutus | 
4) PQH T crepuscutea) 2 
Bei YT vetulus) 

EEN BAS envelius} 


1 根据 超人 忧 距 离 通 过 豪 类 分 析 获 得 的 系统 树 
Fig.1 The phylogenetic tree obtained by Neighbor- 
Joining method using genetic distances 


来 源 (origin) 
西双版纳 (Xishuangbanna) 
TAR (Fumi, Guangxi) 
T RRRAM (Fusi, Guangxi/Viemam) 
AR (unknown) 
不 详 (unknown) 


ming 第 1 个 循环 包括 3 min 预 变性 ， 最 后 1 个 循 
环 增加 5 min SEM. PCR 产物 通过 1.5% HIRE 
胶 电 泳 分 离 ，EB 染色 进行 检测 。 
1.3 数据 分 析 
1.3.1 个 体 间 相对 遗传 距离 (D) 通过 共享 片断 数 进 
行 计 算 : 

D=1-F, F = 2N,/(N,+N,) 
D 指 遗 传 距离 ,N FN, 指 个 体 X 和 Y RAPD 反应 扩 
增 的 带 数 ,FF 指 共享 片段 百分数 ,从 0( 无 共享 片段 ) 到 
100%(X 7 Y 片段 相同 )。 
1.3.2 RÆ (Situ, 187) 基于 上 距离 矩阵 通过 
PHYLIP 程序 3.5c 版 本 (Felsenstein, 1993) 进行 。 
1.3.3 多 样 性 量化 通过 Shannon 多 样 性 指数 进行 . 

H, =- 3rilnr， 

fi 为 一 条 扩 增 带 在 第 i 个 群体 中 出 现 的 频率 (King 
等 ,1989) ,H, 可 针对 不 同 群 体 进行 计算 和 比较 。 设 
Hip 二 《ZH。)/n, 为 个 不 同 群 体内 遗传 多 样 性 指 
数 ; 并 设 Ho =- 了 Inr , 为 考 虚 所 有 群体 时 通过 表 
型 频率 x 计算 出 的 遗 伟 多样 性 指数 。 那 么 在 所 有 遗 
传 变异 中 ,群体 内 的 路 传 变异 所 占 比 例 等 于 H o 
朋 %; 而 群体 间 遗 传 变异 所 占 比例 为 (Hs 一 Hoop)/ 
Hyo 
1.3.4 BAR a) Al ARO H, WA r 
检验 进行 。 


24 R 
在 30 T 10 RÆ PCR 随机 引物 中 稍 选 出 22 
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1 期 T ÉS. RAPD 分 析 与 白头 叶 乃 分 类 地 位 探讨 3 
> 22 种 随机 引物 扩 增 产物 的 数量 
Table 2 Number of amplification products generated with 22 arbitrary oligonucleotide primers 
引物 总 带 数 变异 总 带 数 多 态 扩 增产 物 数量 〈No.of polymorphic FEAR 
(primer) {toral No. {total No.of amplification products) ( percentage 
of bands) variation bands) ——  e of 
SER TR AR Ae his) 
OPCI 4 5 2 2 2 100 
OPC2 7 6 5 2 1 85.7 
OPCS 4 4 2 3 2 100 
OPCS 6 6 3 0 4 100 
OPC? 8 8 了 1 1 100 
OPCS 9 9. 5 6 8 100 
OPC9 5 5 1 2 2 100 
OPC10 5 5 2 3 4 100 
OPC11 4 3 2 1 2 75 
OPC14 7 7 4 1 5 100 
OPC15 5 5 2 a Al 100 
OPC16 5 5 4 2 2 100 
OPC17 4 4 4 2 3 100 
OPC18 6 4 0 2 3 67 
OPC19 3 2 2 1 2 67 
OPD1 6 5 4 1 1 83 
OPD2 5 4 3 1 3 80 
OPDS 6 5 3 0 5 83 
OPD4 6 4 0 3 1 67 
OPDS 6 6 1 1 4 100 
OPD6 6 6 5 2 3 100 
OPD7 7 7 2 3 6 100 
总 数 《taoral) 125 114 63 40 66 
EAB 
《Polymorphis) 55.3 35.1 57.9 
3 个 体 间 遗传 距 商 矩阵 【也 ) 
Table 3 Matrix of genetic distances (D) among individuals 
4B 1 菲 2 Al Hz H3 Al M2 R3 黑 4 kS w6 x 长 
菲 1 一 
菲 2 0.496 _ 
Al 0.484 0.359 = 
H2 0.463 0.430 0.194 = 
H3 0.451 0.465 0.237 0.285 = 
%1 0.429 0.480 0.323 0.259 0.274 一 
%2 0.513 0.392 0.228 0.271 0.269 0.277 一 
3 0.513 0.403 0.220 0.312 0.262 0.270 0.162 = 一 
时 4 0.431 0.449 0.218 0.294 0.242 0.193 0.262 0.175 = 
MS 0.478 0.521 0.407 0.333 0.364 0.283 0.327 0.303 0.262 = 
M6 0.412 0.473 0.228 0.333 0.224 0.294 0.286 0.250 0.308 0.416 = 
x 0.538 0.444 0.415 0.421 0.445 0.365 0.376 0.372 0.392 0.367 0.376 = 
长 0.463 0.460 0.388 0.499 0.431 0.370 0.364 0.328 0.311 0.471 0.302 0.351 = 


ME. E. EREHE (T. crepusculus); A. HHE (T.f- leucocephaius); w. MHR (T. fanosi), R. RAR 
(T.cetulus); £. ROR (S. enzellus)。 


个 用 于 多 态 性 分 析 ， 每 个 引物 扩 增 3 一 9 个 明显 的 
片段 。 只 计 清 晰 的 带 作 进 一 步 计 算 。22 个 引物 共 检 
WMH 125 条 带 。114 条 带 是 可 变 的 。22 个 引物 均 检 


出 变异 ， 多 态 百 分 率 很 高 ( 表 2)。 
2.1 系统 进化 关系 


将 下 参数 (共享 片段 百分数 ) 转化 为 遗传 距离 
SERE ( 表 3) ， 于 是 通过 距离 矩阵 计算 系统 进化 关 


系 。 分 别 用 长 尾 叶 次 或 紫 面 叶 猴 以 及 两 者 共同 作 
外 群 均 得 到 具有 相同 拓扑 结构 的 系统 树 {图 1)。 整 
棵 树 分 为 两 大 酸 : 1) ERR, 2) 黑 叶 次 与 白头 
HR. KER 2 枝 可 分 为 两 小 枝 ， 1) BAAR 1、 
2. 3, AMR 6、2、3; 2) 黑 叶 狼 1、4 、5。 结 果 
表明 ， 白 头 叶 猴 与 黑 叶 猴 关 系 最 近 。 


ee 
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2.2 遗传 变异 

根据 22 个 引物 扩 增 条 带 的 频率 计算 群体 遗传 
多 样 性 程度 (五 。)( 表 4)。 并 按照 我 们 分 子 系统 树 中 
的 关系 进行 以 下 岂 组 上 检验 :I.(1) 白 1.2.3 与 (2》 
黑 1.2.3.4.5.6;[.(3) 白 1.2.3 黑 6 与 (4) 黑 1、2、 
3,.4.5;1.(5)8 1,.2,.3,% 6,2,3 (6) 1,4,5; 
W.(7)8 1.2.3 5 (8) 6.2.3: V.(9) 86.2.3 与 
(10) 1.4.5, 

结果 表明 群体 (1) 与 群体 (2) 有 显著 差异 (P< 
0.05) ;群体 (3 与 群体 (4) 间 区 别 不 显著 【已 > 
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0.05); 群 体 (5) 显 著 不 同 于 群体 (6) (P<0.05); 群 
体 (7) 与 群体 (8) 区 别 不 显著 (P>>0.05); 群 体 (9) 与 
群体 (10) 区 别 也 不 显著 (P>0.05)。 

从 表 4 中 再 rm7ZHas 比 值 可 以 看 出 ,引物 OPCIS 
和 OPC16 检测 出 的 群体 内 变异 最 大 (Hpop/Hs = 
1.02), 而 引物 OPCL 检测 的 变异 最 小 (Hpop/Hs, = 
0.33)。 对 群体 内 的 多 样 性 比例 Hpo He SRA 
的 多 样 性 比例 (Hs 一 昌 pp)/ 晶 6 的 比较 ,表明 大 部 分 
遗传 变异 是 在 群体 内 的 ,但 群体 内 或 群体 间 的 比例 
随 引物 不 同 而 变化 。 


Ma 22 个 引物 的 遗传 多 态 在 自 头 叶 姜 和 黑 叶 缪 中 分 布 情况 
Table 4 Partitioning of the genetic diversity within and between the white-headed langur and 
Francois’ langur population for 22 primers 


i 
(primer) Lae Rite 
(T.f. us) (tT. cL 
OPC2 0.64 0.30 
OPCS 1.00 0.30 
OPC6 0.00 1.21 
OPCS 0.64 0.57 
OPC10 0.46 1.10 
OPC11 0.37 0.57 
OPC14 0.27 1.32 
OPC19 0.27 0.50 
OPC? 0.27 0.27 
OPCS 1.62 2.34 
OPD2 0.37 1.08 
OPCS 0.00 1.46 
OPD1 0.37 0.27 
OPC1 0.37 0.64 
OPD4 0.91 0.30 
OPDS 0.27 1,19 
OPD6 0.91 1.00 
OPD? 0.91 1.51 
OPC1S 0.54 0.42 
OPC16 0.54 0.42 
OPC17 0.73 0.96 
OPC1i8 0.54 0.91 
平均 
(average) 0.55 0.85 


3 讨论 

目前 国际 上 倾向 于 将 原来 的 Presbytis 分 为 以 
下 3 个 属 , 即 , Presbytis , Semnopithecus 和 Trachyp- 
ithecus ,其 中 Presbytis PA 8 个 种 , 即 P.comata、 
P. femoralis, P . frontata ~ P . hosei ~ P . melalophos ~ 
P. potenziani ,P . rubicunda 和 P . thomasi ; Semno- 
pithecus 中 私有 1 个 种 S. entellus; Trachypithecus 
中 有 9 个 种 , 即 T. auratus, T . cristatus, T. franco- 
Tgeei, T.johnit, T obscurus, T. phayrei , 
T. pileatus 1 T . vetulus (Wilson ,1993), Bar 


151 、 


pa 
4 


Aye Hy /He 《五 5 一 Hyp) /Hse 
-56 0.47 0.84 0.16 
71 0.65 0.92 0.08 
08 0.61 0.57 0.43 
62 0.61 0.99 0.01 
-13 0.78 0.69 0.31 
-63 0.47 0.75 0.25 
-11 0.80 0.72 0.28 
-43 0.39 0.90 0.10 
-27 0.27 1.00 0.00 
-29 1.98 0.87 0.13 
-06 0.73 0.69 0.31 
-63 0.73 0.45 0.55 
.44 0.32 0.73 0.27 
-03 0.34 0.33 0.67 
31 0.61 0.47 0.53 
07 0.73 0.68 0.32 
11 0.96 0.86 0.14 
52 1.21 0.79 0.21 
47 0.48 1.02 —0.02 
47 0.48 1.02 -0.02 
08 0.85 0.79 0.21 
83 9.73 0.88 0.12 
-95 0.69 0.73 0.27 


RCT. francoisi BBA. Trachypithecus 中 ,但 白头 
叶 猴 的 分 类 地 位 仍 有 争议 。Tan (1957) 认 为 1952 
年 在 广西 西南 部 发 现 的 白头 叶 猴 应 为 一 独立 种 ; 李 
致 祥 等 (1980) 则 根据 对 广西 南部 黑 叶 猴 和 白头 叶 猴 
地 理 分 布 的 野外 调查 ,推断 白头 叶 猴 为 黑 叶 狼 的 
一 个 亚 种 。 卢 立 仁 等 (1993) 发 现 上 述 观 点 同 栖息 地 
的 使 用 相 冲 突 , 于 是 又 将 白头 叶 猴 从 黑 叶 猴 中 划 出 ， 
独立 为 不 同 的 种 。 上 述 观点 多 是 基于 外 靳 特征 。 
有 趣 的 是 ,我 们 的 系统 树 显示 白头 叶 狼 与 黑 叶 
猴 在 一 个 大 分 枝 上 ,同时 两 者 没有 各 自 形成 单 系 群 ; 
黑 叶 狼 6 和 白头 叶 猴 3 在 同一 小 枝 上 ,而 且 来 自 广 
西 ( 黑 1,2,3) 和 越南 ( 黑 4,5,6) 的 黑 叶 狂 群 体 也 未 
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能 分 开 。 该 结果 表明 白头 叶 猴 与 黑 叶 次 的 亲缘 关系 
最 近 。 显 著 性 检验 表明 ,在 5% 水 平 ,群体 (1) (和 白 
1.2 .3) 与 群体 (2)( 黑 1.2.3.4.5 .6), 群 体 (5){ 白 
1.2.3, 黑 6.2.3) 与 群体 (6) ( 黑 1.4 5) 之 间 , 均 存 
在 显著 的 差异 。 上 述 结 果 均 提示 ,白头 叶 猴 与 黑 叶 
猎 间 的 差异 处 在 黑 叶 夕 群体 间 差 异 的 水 平 , 黑 叶 猴 
与 白头 叶 猴 之 间 可 能 存在 近期 的 基因 流 。 
PERMA, GAR 和 黑 叶 猴 拥 有 相 
似 的 栖息 地 。 它们 的 食物 和 社会 行为 也 很 相似 。 在 
左 江河 岸 ， 已 发 现 一 些 形态 上 的 过 渡 类 型 。 左 江东 
岸 的 崇 左 仁和 良 地 区 为 白头 叶 猴 分 布 区 ， 但 也 可 发 现 
白头 叶 猴 而 非 白 尾 叶 次 的 居间 群 。 左 江西 岸 为 黑 叶 
猴 分 布 区 ， 而 在 大 新 六 榜 地 区 ， 发 现 群体 中 混 有 白 
头 叶 次 的 色 型 〈 李 致 祥 等 ，1980)。 从 生态 地 理学 
上 讲 ， 由 于 左 江 和 明江 的 一 些 地 段 很 狭窄 ， 所 以 不 


能 形成 自然 隔离 ; 而 十 万 大 山 也 不 能 形成 严格 的 地 
理 隔 离 。 所 以 上 述 隔 高 因素 并 不 能 阻 断 白头 叶 猴 与 
黑 叶 猴 间 的 基因 流 。 

综合 形态 学 特征 和 地 理 分 布 特点 ， 我 们 的 
DNA 结果 支持 李 致 祥 等 (1980) 的 观点 ， 即 白头 
叶 猴 不 是 一 个 独立 的 种 ， 应 视 为 景 叶 猴 的 一 个 亚 
种 。 

进一步 研究 更 多 的 地 理 群 体 和 个 体 ， 将 有 助 于 
惟 确 确定 白头 叶 猴 和 景 叶 猴 之 间 的 遗传 分 化 水 平和 
基因 流 状况 。 
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PRELIMINARY REPORT ON CLASSIFICATION STATUS OF THE WHITE-HEADED 
LANGUR INFERRED FROM RANDOM AMPLIFIED POLYMORPHISM DNA 
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(DLaboratory of Cellular and Molecular Evolution, Kunming Institute of Zoology, 
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Abstract The classification of the white-headed lan- gur has remained controversial. Tan (1957) proposed 
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that the white-headed langur, discovered by Tan in 
1952 in southwestern Guangxi Autonomous Region, 
be a new species Presbytis leucocephaius. Li and Ma 
(1980) recognized the white-headed langur as a sub- 
species of P. francoisi based on a field survey of the 
geographical distribution of both the Francois’ langur 
and the white-headed langur in southern Guangxi Au- 
tonomous Region. Lu and Huang (1993) found that 
altitude coincides with habitat use ,and separates Fran- 
cois’ langur from white-headed langurs. So they distin- 
guished the langur as separate species. All of view- 
points mentioned above are mainly based on gross 
morphological features and geographical distribution. 
Random amplified polymorphism DNA (RAPD) of 2 
T. phayrei, 1 T.vetulus, 1 Semnopithecus entellus 
and 6 T. francaisi ,and 3 white-headed langurs were 
analyzed in order to clarify the classification status of 
the white-headed langur. A total of 30 10 — mer arbi- 
trary primers were used and 22 of which generate clear 
bands. The phylogenetic tree constructed on the basis 
of genetic distance shows that the whole tree should be 
sorted into two clusters: (1) T.phayrei and (2) 
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T.f.leucocephalus and T.francoisi. Our results 
show that T. francoisi and T./.leucocephaius are 
more closely related to each other than to T . phayret . 
The T. francoist and T.f.teucocephalus are not 
monophyletic groups. However, T. francoisi. 2, 3,6 
are more closely related to T. f. leucocephalus 1,2,3 
than to T. francoisi 1,4,5. Students” s test was per- 
formed among groups based on the phylogenetic tree. 
The statistic tests show that T.f. leucocephalus is 
different from T . francoisi at 5% significant level and 
the group T. f. deucocephaius 1,2,3, T . francoisi .2， 
3,6 is different from group T. francoisil,4,5 at 5% 
significant level. The other three groups are not differ- 
ent from each other at 5% significant level. Our phy- 
logenetic tree and student’s test results suggest that a 
genetic differentiation exists in T.francoisi and 
T.f -leucocephalus at a low level. Considering the 
morphological features and geographical distribution, 
we think that the white-headed langur might be a sub- 
species. A gene flow may exist between the white- 
headed langur and Francois’ langur in recent years. 
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